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摘 要 本研究用珍佳 B (佳辐占 / 珍汕 97B// 珍汕 97B 的回交重组自交系 F11, 即 BC1F11)×珍汕 97B 的 F2
群体，对稻米粒长、粒宽、长宽比、粒厚和垩白粒率性状进行遗传分析与 QTL 定位。结果表明，粒宽、长宽比、
粒厚和垩白粒率均属于由多基因控制的数量性状，而粒长受一个主效基因控制。共检测到 13 个控制糙米粒
长、粒宽、长宽比、粒厚和垩白粒率的 QTLs。其中，在第 3 号染色体着丝粒附近 RM16-RM411 区间同时控制
粒长、粒宽、长宽比和粒厚性状，遗传贡献率分别为 49.8%、12.6%、39.3%和 5.3%；在第 5 号染色体着丝粒附
近 RM7118-RM3683 区间同时控制垩白粒率、粒宽、长宽比和粒厚性状，遗传贡献率分别为 43.9%、44.5%、
28.0%和 15.0%；同时，在 RM169-RM289 区间也同时控制垩白粒率、粒宽、长宽比和粒厚性状，但各性状的遗
传贡献率均较 RM7118-RM3683 区间的小。
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Abstract The F2 population was derived from the cross ZS97B (Zhenshan97B)×ZJB (ZhenjiaB) which was the
backcross recombinant inbred line from Jiafuzhan×ZS97B. Based on the F2 population, the genetic analysis and
QTL mapping of grain appearance quality traits, included grain length, grain width, grain shape (grain length-width
ratio), grain thickness and PGWC (percentage of grain with chalkiness), was conducted. Grain width, grain shape,
grain thickness and PGWC, belonged to the quantitative trait inheritance. But grain length showed the polygenic
inheritance with a major gene. 13 QTL associated with grain appearance quality traits were detected in this study.
RM16-RM411 located in the pericentromeric region of rice chromosome 3 could explain 49.8%, 39.3%, 12.6%,
5.3% of the phenotypic variation, respectively, for grain length, grain shape, grain width and grain thickness.
RM7118-RM3683 located in the centromeric region of rice chromosome 5 was associated with PVE (phenotypic
variation explained) of 43.9%, 44.5%, 28.0% and 15.0%, respectively, for PGWC, grain width, grain thickness and
grain shape. In addition, another pleiotropic QTL located between RM169 and RM289 on rice chromosome 5 was
associated with less PVE for PGWC, grain width, grain thickness and grain shape than RM7118-RM3683.







生产量必须以每年 2.0×106 t 的增速才能满足需求















产量性状，如粒长粒重主效控制基因 GS3 (Fan et al.,
2006; Noriko et al., 2009; Mao et al., 2010)、粒宽和
粒重主效控制基因 GW2 (Song et al., 2007)和 GW5
(Weng et al., 2008; Wan et al., 2008)、小圆粒种子基因




QTLs。粒长 QTLs 达 110 个，以第 3、第 2、第 1 和第
10 号染色体上最多；粒宽 QTLs 达 91 个，以第 5、第
2、第 3 和第 1 号染色体上最多；长宽比 QTLs 达 67
个，主要位于第 3、第 5、第 2 和第 1 号染色体；粒厚
QTLs 达 61 个，主要位于第 3、第 2、第 1 和第 5 号染
色体；垩白 QTLs 达 80 个，主要分布在第 6、第 5、第





et al., 2006)、GW5 (Weng et al., 2008; Wan et al., 2008)、
qGL7 (Bai et al., 2010)。
本研究应用 SSR (simple sequence repeats)分子标
记技术对控制稻米粒长(GL, grain length)、粒宽(GW,
grain width)、长宽比(GS, grain shape)、粒厚(GT, grain








对亲本珍佳 B 和珍汕 97B 及其杂交后代 F1、F2
群体的糙米粒长、粒宽、长宽比、粒厚和垩白粒率进

























































































表 1 珍佳 B/ 珍汕 97B 群体糙米外观品质性状表现
Table 1 The phenotype of appearance quality traits for the brown rice of ZJB/ZS97B population
548
图 1 珍佳 B/ 珍汕 97B F2 群体糙米外观品质性状的分布
Figure 1 Distribution of appearance quality traits for the brown










1.2 稻米外观品质性状的 QTL 定位
应用 SSR 分子标记技术对珍佳 B/ 珍汕 97B F2
群体的糙米粒长、粒宽、长宽比、粒厚和垩白粒率进
行 QTL 定位，获得控制糙米粒长、粒宽、长宽比、粒
厚和垩白粒率的 QTL 共 13 个(表 2)，分布在第 2、第
3 和第 5 号染色体上(图 2)。
在第 2 号染色体的 RM208-RM530 和第 3 号
染色体近着丝粒区域的 RM16-RM41 区间个各检
测到 1 个控制粒长的 QTL，即 qGL2 和 qGL3，贡献
率分别为 11.2%和 49.8%，其粒长增加的效应均来
自珍佳 B。
在第 3 号染色体近着丝粒区域的 RM16-RM411
区间和第 5 号染色体近着丝粒区域的 RM7118-RM-
3683、RM169-RM289 区间，都定位到同时控制粒
宽、长宽比和粒厚的 QTL，但它们的贡献率却各不相
同。3 个粒宽 QTLs (qGW3, qGW5a 和 qGW5b)和 2 个
粒厚 QTLs (qGT5a 和 qGT5b)的增加效应均来自珍
汕 97B，3 个长宽比 QTLs (qGS3, qGS5a 和 qGS5b)和
1 个粒厚 QTL (qGT3)的增加效应均来自珍佳 B。
第 5 号 染 色 体 近 着 丝 粒 区 域 的 RM7118-
RM3683 和 RM169-RM289 区间，各定位到控制 1
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表 2 珍佳 B/ 珍汕 97B F2 群体稻米外观品质性状的 QTL 定位结果







































































































图 2 珍佳 B/ 珍汕 97B F2 群体中检测到的稻米外观品质性状
QTL
Figure 2 QTL of grain appearance quality traits based on ZJB/
ZS97B F2 population
2 讨论











稻第 5 号染色体短臂着丝粒附近，对应于 9311 测序
图谱的位置(5'-3')在 5727083-5727339 区间(www.
gramene.org)。通过比较分析，RM7118-RM3683 和
RM169-RM289 对应于 9311 测序图谱的位置(5'-3')
分别在 6005524-7091628 区间和 7397690-7807745
区间，约为 3.9 cM 和 1.5 cM (1 cM≈280 kb)。初步推
测 RM7118-RM3683 很可能是一个新的垩白粒率和
粒宽主效 QTL，同时对长宽比和粒厚有微效作用。
为 了 进 一 步 验 证 垩 白 粒 率 和 粒 宽 主 效 QTL
(RM7118-RM3683)与 GW5 的关系，我们正在针对此
目标区段进行佳辐占、珍佳 B 和珍汕 97B 的基因组
测序工作，以期尽快揭示两者的内在关系。两个主效
QTL (RM7118-RM3683 与 RM169-RM289)相 距 较
近，我们将通过构建基因代换系来分离这两个主效
QTL，以进一步确认主效 QTL 的存在。










控制糙米长宽比位点 RZ403-R19 (Tan et al., 2000)
和控制精米长宽比的位点 C1087-RZ403 (Tan et al.,
2000)处于此区域，粒重基因 gw3.1 (Li et al., 2004)、
对粒长粒宽和粒厚都有调控作用的 qgs3 (张分云,
2010)、粒长 QTL gl-3 (曾瑞珍等, 2006)、控制垩白粒
率的 qPGWC3 (RM6832-RM411) (黎毛毛等 , 2009)
都位于第 3 号染色体着丝粒附近。
本研究粒长和长宽比主效 QTL (RM16-RM411)





宽比主效 QTL 与粒长粒重基因 GS3 的关系有待进
一步的确定和验证。
2.3 一因多效基因和 QTL 热点区域
本研究在 RM16-RM411、RM7118-RM3683 和









Ghd7 (Xue et al.,2008)，同时控制水稻每穗粒数、株高
和抽穗期 3 个性状；GS3 对水稻粒重和粒长有主效
作用，同时对粒宽和籽粒充实度有微效作用；Ghd8























(佳辐占 / 珍汕 97B// 珍汕 97B 的回交重组自交系
F11, 即 BC1F11)与珍汕 97B 杂交，建立包含 261 个株
系的 F2 分离群体。F2 群体各株系及其亲本于 2009 年
早季种植于厦门大学现代农业科研与教学基地，每
















应用 SPSS 17.0 版统计软件对稻米外观品质性状
数据进行数理统计分析，并计算各性状间的相关系数。




箱用于 DNA 提取，DNA 提取参考王珍和方宣钧
(2003)方法。
本研究共用 556 对 SSR 标记对珍佳 B 和珍汕
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97B 进行亲本间多态性筛选，用筛选出的 SSR 多态
性标记对 F2 群体各株系进行基因型检测，并记录带
型。PCR 反应程序为：94℃，5 min；94℃，30 s；55℃，
40 s；72℃，1 min；35 个循环；72℃，10 min。PCR 反
应体系：ddH2O，10.35~10.05 μL；模板 DNA，1.5 μL；
引物，10 μmol/L，0.3~0.6 μL；10× PCR Buffer，1.5 μL；
dNTPs，2.5 mmol/L，1.2 μL；Taq 酶，5 U/μL，0.15 μL；
总体积，15 μL。PCR 扩增产物采用 6%非变性聚
丙烯酰胺凝胶电泳和银染法染色，参考郑景生和
吕蓓(2003)方法。
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